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要約 : エゾシカ Cervus nippon yesoensisを有効に活用保存するためには基礎的な遺伝的情報を蓄積す
る必要がある 我は北海道産エゾシカのミトコンドリア DNA mtDNA の +,SrRNA遺伝子 3/1bp
COX II遺伝子 021bp および D-loop領域 +,++*bp の DNA配列を解析し 他のシカ科 サンバ
Cervus unicolor ; アカシカ Cervus elaphus ; タイワンキョン Muntiacus reevesi ; オジロジカ Odocoi-
leus virginianus ; オグロジカ Odocoileus hemionus他 動物との比較を行った +,SrRNA遺伝子につい
て解析したところ 調べた Cervus属 -種はクラスタを形成し エゾシカはサンバおよびアカシカに対
してそれぞれ ,.3および -./の塩基置換度を示した 系統樹では エゾシカとサンバが最も近く 次いで
アカシカが結合した その Cervus属にMuntiacus属が結合し Odocoileus属よりも近い関係にあった
COX II遺伝子の解析から エゾシカとサンバとの塩基置換度は ..,であり またエゾシカとオジロジカ
とは ++.2であった系統樹では +,SrRNA遺伝子と同様にエゾシカとサンバが最も近く次いでオジロ
ジカが結合した D-loop領域の解析から エゾシカと岩手県産のホンシュウジカ C.n. centralis との塩基
置換度は /.,と低い値を示したしかし山口県産ホンシュウジカおよびツシマジカ C.n. pulchellus対馬
列島産における塩基置換度は岩手県産のホンシュウジカに比べて高かった +0.0+0.2系統樹では本
邦におけるニホンジカが南北の両グルプに分かれ アジアのニホンジカ アカシカおよびサンバは 南
グルプのニホンジカに近い関係にあった
キワド : エゾシカ +,SrRNA遺伝子 COX II遺伝子 D-loop領域 ミトコンドリア DNA

我が国には野生のニホンジカ Cervus nipponが 0亜種








進められてきた 横濱ら +33/ 福井ら +330 その結果
血清 Tf型および PTF型に多型が認められているが変異
は極めて小さいものであった
一方 ミトコンドリア DNA mtDNA の解析では シ
カ亜科は Axis, Damaおよび Cervusの -つのグルプか
ら構成されており ニホンジカ ワピチ Cervus elaphus















ン Muntiacus reevesi で全塩基配列が決定されているも
のの 他のシカ科動物については D-loop領域., /, 3 Cyt b
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+,SrRNA, COX II遺伝子 D-loop領域および Cyt b遺
伝子の PCR増幅には 各遺伝子領域に特異的な .対のプ
ライマを用いた 表 +
PCR反応はQUICKTHERMOPERSONALNIPPON
GENETICS および PCR Sprint HYBAID を用いて
+,SrRNAは 3.で +./分熱変性を行った後 // +分
1, ,分 3. +分を -/サイクル繰り返し // +分
1, +*分を +サイクル行った COX II遺伝子は 3.
+./分を +サイクル .1 +分 1, ,分 3. +分を -/
サイクル繰り返し .1 +分 1, +*分を +サイクル
行った D-loop領域は 3- ,分を +サイクル 0, -*
秒 1, ,分 3- +分を .*サイクル繰り返し 最後に
0, -*秒 1, +分を +サイクル行った Cyt b遺伝子
は 3-で ,分を +サイクル 0* +分 1, +分 3.
+分を .*サイクル繰り返し 0* +分 1, +分行った
- PCR産物の精製
PCR産物を +,アガロスゲル 和光純薬工業株式会
社 を用いたサブマリン式電気泳動法により +**V -*.*
分で分離し ゲルはエチジウムブロマイドにより染色後
透過型紫外線ランプで観察し 目的の増幅断片を切り出し











物数種との遺伝的関連性については DDBJ 日本 DNA
デタバンク の SRS Sequence Retrieval System に
より検索した DNA配列と我が解析した DNA配列とを
GENETYX-MAC/malign version +.*.,, DNASIS-Mac
version -.1および Clustal W +.1.を用いて分析した
それらの DNA配列から Clustal W +.1.を用いて近隣結
合法により系統樹を作成したまた塩基配列の差異は MI-
CHAEL et al. +33* の方法に準じて算出した 表 ,, -, .
結果および考察
エゾシカの +,SrRNA 3/1 bp COX II遺伝子 021
bp および D-loop領域 +,++*bp の塩基配列を解析し
他のシカ科およびウシ科動物との比較を行った
+ +,SrRNA遺伝子
エゾシカの +,SrRNA遺伝子の全長は 3/1 bpであった
Table + Primers for ampliﬁcation of genes for
the +,SrRNA, COX II, D-loop region
and cytochrome b sequencing in the
Cervus nippon yesoensis
Table , Pairwise comparisons of the +,SrRNA gene sequences in Cervidae and Bovidae
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図 +表 ,エゾシカと他のシカ科 Cervidae およびウ




ノロジカ Hydroptes inermis およびタイワンキョン
Muntiacus reevesi との間の塩基置換度は それぞれ 2.-
および 0.0であり Odocoileusおよび Hydroptes属より
もMuntiacus属の方がエゾシカに近い関係であった こ




なった また Cervus属内の塩基置換度が ,.3-./であ










エゾシカの COX II遺伝子の全長は 021bpであった エ
ゾシカとサンバとの塩基置換度が ..,と最も低く そ
れに次いでオジロジカとは ++.2であった 表 - 図 -
ウシおよびヒツジとの塩基置換度はそれぞれ +..-および
+/.1 であった このことから COX II遺伝子は +,
SrRNA遺伝子よりも変異性に富む遺伝子領域であった








残基目のイソロイシン Ile がバリン Val に 33残基
目のスレオニン Thrがアラニン Alaに置換していた
Table - Pairwise comparisons of the COX II gene sequences in Cervidae and Bovidae
Table . Pairwise comparisons of the D-loop region sequences in Cervus nippon
yesoensis and other Cervidae
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- D-loop領域
エゾシカの D-loop領域は +,++* bpの塩基長であり 他
のニホンジカ亜種およびシカ科動物との比較を行った結
果 我が解析したエゾシカとデタベス上のエゾシ
カHkaとの塩基置換度は *.,であった また 本研究に




/.,と低い値を示した 一方 ホンシュウジカ ツシマジ
カ Tma+ ホンシュウジカYma+ ケラマジカKra+お
よびキュウシュウジカMya+との間では それぞれ +-.*
+0.2と高い塩基置換度を示した エゾシカとカナンジ
カ C.n. kopschi タイワンジカ C.n. taiouanus ベト
ナムジカ C.n. pseudaxis およびヒガシチュウゴクジカ




シカ Dama dama およびアクシズジカ Axis porcinus
との間では +1.3および +0./と高い塩基置換度を示した
近隣結合法により系統樹を作成した結果 ニホンジカに
おいては NAGATA et al. +333 の報告と同様の結果が得ら
れた 図 01, 2さらに本系統樹ではアジアのグルプを加








なお Cyt b遺伝子の部分配列 0..bp を解析し 未発
表 ニホンジカ 0亜種間で比較を行ったところ KUWA-
YAMA and OZAWA ,*** と同様の結果が得られた1
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Fig. , Neighbor-joining tree of +,SrRNA gene in Cervus nippon, other Cervidae and Bovidae.
The bootstrap value (persent occurrence of nodes in +,*** bootstrap replicates) is
indicated as a number at each node if the value is /*
Fig. +- Variation in the sequences of the mitochondrial COX II gene (021bp) in Cervus nippon
yesoensis, other Cervidae and Bovidae
 (DDBJ Accession No.)
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Fig. - Variation in the sequences of the mitochondrial COX II gene (021bp) in Cervus nippon yesoensis,
other Cervidae and Bovidae
 (DDBJ Accession No.)
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Fig. . Neighbor-joining tree of COX II gene in Cervus nippon, other Cervidae and Bovidae.
The bootstrap value (persent occurrence of nodes in +,*** bootstrap replicates) is
indicated as a number at each node if the value is /*
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Fig. /+ Variation in the sequences of the mitochondrial D-loop region (+++*bp) in Cervus
nippon yesoensis and other Cervidae
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Fig. /, Variation in the sequences of the mitochondrial D-loop region (+++*bp) in Cervus nippon yesoensis
and other Cervidae
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Fig. /- Variation in the sequences of the mitochondrial D-loop region (+++*bp) in Cervus nippon yesoensis
and other Cervidae
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Fig. /. Variation in the sequences of the mitochondrial D-loop region (+++*bp) in Cervus nippon yesoensis
and other Cervidae
 (DDBJ Accession No.)
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Fig. 0 Neighbor-joining tree D-llop region in Cervus nippon and other Cervidae.
The bootstrap value (persent occurrence of nodes in +,*** bootstrap replicates) is
indicated as a number at each node if the value is /*
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Determination of the mitochondrial DNA sequences
in the Yeso Sika deer (Cervus nippon yesoensis)
+,SrRNA gene, COX II gene and D-loop region
By
Kenta WADA*, Chisato HAYAKAWA** and Michinari YOKOHAMA**
(Received August /, ,**,/Accepted January ,3, ,**-)
Summary : Accumulation of genetic information is important in order to e$ciently utilize and
preserve the Yeso Sika deer (Cervus nippon yesoensis). We analyzed DNA sequences of the +,SrRNA
gene, Cytochrome c Oxidase II (COX II) gene and the D-loop region of the mitochondrial DNA in the
Yeso Sika deer. The sequence divergence of mtDNA was compared in pairs between other Cervidae
(Cervus unicolor, Cervus elaphus, Muntiacus reevesi, Odocoileus virginianus, Odocoileus hemionus, etc ).
Moreover, phylogenetic analysis was also done between them. The complete sequence of the +,
SrRNA gene of the Yeso Sika deer was 3/1bp, and the sequence divergence between the Yeso Sika
deer and Cervus unicolor (Samber) or Cervus elaphus (Red deer) was low in value at ,.3 and -./,
respectively. In the phylogenetic tree, the Yeso Sika deer and the Samber were joined ﬁrst, and
following the Red deer was connected to them. Finally, Muntiacus reevesi (Reeves’muntjac) was
connected to the genus Cervus. As a result of the phylogenetic analysis, we see that the
Reeves’muntjac had a closer relationship to the genus Cervus than the genus Odocoileus. The complete
sequence of the COX II gene in the Yeso Sika deer was 021bp, and the sequence divergence between
the Yeso Sika deer and the Samber or Odocoileus virginianus (White-tailed deer) was .., and ++.2,
respectively. In the phylogenetic tree of the COX II gene, the Yeso Sika deer and the Samber were
most closely related as well as the +,SrRNA gene. The next closest relationship was of the
White-tailed deer and the genus Cervus. The D-loop region of the Yeso Sika deer was +++*bp, and the
sequence divergence between the Yeso Sika deer and the Cervus nippon centralis/Gyo+ (from Iwate
Prefecture-Honsyu Sika deer) showed the lowest value (/.,). Furthermore, the sequence divergence
of the Honsyu Sika deer/Yma+ (from Yamaguchi Prefecture) and the C.n. pulchellus (Tushima Sika
deer ) was high in value (+0.0+0.2). In the phylogenetic tree, the Sika deer in Japan was classiﬁed
into two groups of North and South. In addition, the Sika deer of Asia, the Red deer and the Samber
were close in relationship to the South group of the Japanease Sika deer.
Key Words : Yeso Sika deer, +,SrRNA gene, COX II gene, D-loop region, mitochondrial DNA
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